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Introduc)on 
This work was ﬁnanced by the Flemish Agency for Innova)on through Science and Technology. 
The  intent  of  this  project  was  to  oﬀer  researchers  an  extra  tool  to  inves)gate 
parasite  biology,  host‐parasite  interac)on  processes,  and  poten)al  novel  drug‐  or 
vaccine targets by producing the complete transcriptome of the Ascaris suum larvae 





pig  and  human  hosts  all  over  the world.  During  the  ini)al  stage  of  infec)on,  the 
invading stage three larvae (L3) pass through the intes)nal )ssue, liver and lungs to 
eventually grow into adulthood in the small intes)ne of its host (See Fig 1).   During 










and  transcrip)on, mainly  ribosomal  proteins,  were most  abundant.  Next  to  that, 
several  other  interes)ng  transcripts  were  found  (see  black  arrows).  Namely,  the 
protec)ve  an)gens  As14 &  As16,    the  an)oxidant  peroxiredoxin,  the  astacin‐like  
metalloprotease and the C‐type lec)n‐4, lymphocyte an)gen 75 or secretory mucin 
5 which might have important func)ons in host mimicking and/or immune evasion. 
From  the  liver‐L3s  onwards,  high  transcrip)on  levels  were  seen  for  cu)cle 
collagens, indica)ng the growth of the larvae during their migra)on. The expression 
proﬁle of  all  collagen genes present  in  the Top 1000  transcripts  is  represented  in 
ﬁgure 2. 
 Transcripts were also sorted according to their  life stage speciﬁcity by sor)ng 
the  transcripts  on  descending  RPKM  value  and  subsequently  ﬁltering  out  the 
transcripts with at least a 100‐fold higher RPKM value in comparison with other life 




















































































































































































500  400  300  200  100  0 
Cu&cle collagen expression during the hepatotracheal migra&on of A. suum larvae 
RPKM  C. elegans 
con&g   L3 egg  L3 liver  L3 lung  L4  gene  % iden&ty 
GS_16238  1534,1  41285,9  31329,1  1401,5  col‐73  49% 
GS_12783  28,4  1040,3  362,1  9335,6  col‐73  64% 
GS_13798  0,1  9,4  4,3  495,2  col‐73  72% 
GS_11610  63,7  738,5  253,0  1708,5  col‐73   35% 
GS_16132  0,1  0,1  0,5  796,6  col‐68   43% 
GS_12737  466,0  12333,3  11825,1  5333,0  col‐68  62% 
GS_14767  12,8  794,2  515,4  2772,3  col‐166  72% 
GS_03349  0,1  0,4  0,8  989,4  col‐166  72% 
GS_16030  169,4  430,6  565,1  515,4  col‐167  75% 
GS_16792  92,3  5204,6  8397,4  1252,8  col‐48  46% 
GS_15987  169,2  4006,2  3122,1  1940,9  col‐14  46% 
GS_09547  167,6  1790,5  1965,3  2401,4  col‐3  78% 
GS_01804  79,7  3880,7  4985,6  1162,7  col‐109  61% 
GS_22906  159,6  3864,7  4315,0  2098,0  col‐97  53% 
GS_00618  40,7  3263,4  4309,4  2325,0  col‐104   35% 
GS_15592  160,2  2556,6  1363,0  1114,8  col‐34  57% 
GS_13304  1488,2  22411,6  7754,1  31,0  col‐154  23% 
GS_08765  361,4  3939,8  5866,4  1503,6  col‐182  37% 
L4_00638  1,8  395,4  230,8  2261,8  col‐184  45% 
GS_18402  635,2  17849,0  16707,4  10912,4  col‐184  44% 
GS_23251  245,9  4600,6  2487,8  1189,5  col‐184  44% 
GS_08970  708,2  12666,0  18270,7  13752,6  col‐184  44% 
GS_02306  6,8  0,1  0,1  468,0  col‐130  42% 
GS_18250  4,7  645,1  915,9  2013,2  col‐65  31% 
GS_04352  544,5  11483,7  8151,2  2284,5  col‐65  55% 
GS_21063  0,6  6,0  263,5  2081,7  col‐35  64% 
GS_14343  0,4  1,5  18,5  509,9  col‐150  56% 
GS_12116  18,2  1029,5  2492,6  3990,6  col‐150  58% 
GS_21873  0,1  335,7  928,9  1281,2  col‐63  50% 








1000 most  produced  transcripts  of  the  L3  egg,  L3  liver,  L3  lung  and  L4  of  Ascaris  suum.  (RPKM  =  Reads  Per 
Kilobase per Million reads).  
